
 1400، 1، شماره 34جلد                                                 )                                        مجله زيست شناسي ايران(مجله پژوهشهاي گياهي 

132 

  ارزيابي تنوع ژنتيكي و تجزيه ارتباط براي صفات آگرومورفولوژيكي فلفل
 )Capsicum spp.(  با استفاده از نشانگرهايISSR  

  3محمود رضازاد باريو  *1،2زاده، رضا درويش1محسن صالحيان

  توليد و ژنتيك گياهي كشاورزي و منابع طبيعي، گروه اروميه، دانشكده ايران، اروميه، دانشگاه 1
 گروه بيوتكنولوژي كشاورزياروميه، پژوهشكده زيست فناوري،  ايران، اروميه، دانشگاه 2

  علوم و صنايع غذايي كشاورزي، گروه اروميه، دانشكده ايران، اروميه، دانشگاه 3

  30/7/1398: تاريخ پذيرش  14/5/1398: تاريخ دريافت

 چكيده

تغييرات ژنتيكي . پلاسم و درك ساختار ژنتيكي آن ضروري استحفظ مؤثر ژرممطالعه تنوع ژنتيكي با استفاده از نشانگرها براي 
ي فلفل توده 30ژنوتيپ از  114در اين مطالعه تنوع ژنتيكي . كندهاي مختلف را تسهيل ميدر يك گونه سازگاري آن به محيط

)Capsicum ( آغازگر  11باISSR  جفت نشانگر  1653از . صفت مورفولوژيكي بررسي گرديد 14و همچنينISSR ،04/7 
هاي مولكولي و در تجريه ساختار جمعيت براساس داده. بودند) LD(در عدم تعادل پيوستگي ) ≥01/0P(دار درصد به طور معني

در تجزيه ارتباط با استفاده از مدل خطي مخلوط و با لحاظ . شناسايي گرديد) K=5(زيرجمعيت  5با استفاده از مدل بيزين، 
 8، تعدادي از نشانگرهاي تكثير شده با )خويشاوندي افرادماتريس ( Kو ) جمعيت ساختار ماتريس( Qst هايسماتري كردن

در بررسي حاضر، نشانگرهاي مشترك براي برخي صفات . صفت مورد بررسي پيوستگي نشان دادند 13با  ISSRآغازگر 
نشانگرهاي تكثير شده با . كننده صفات استمي كنترلشناسايي گرديد كه حاصل اثرات پليوتروپي و يا پيوستگي نواحي ژنو

نشانگرهاي شناسايي شده در صورت تأييد . بيشترين تعداد پيوستگي را با صفات مورد بررسي نشان دادند UBC834آغازگر 
  .توانند در توسعه ارقام فلفل مفيد باشندمي

  .ال، فلفل، عدم تعادل پيوستگي، نشانگرهاي مولكولي.تي.تنوع ژنتيكي، شناسايي كيو :هاي كليديواژه

  r.darvishzadeh@urmia.ac.ir: الكترونيكي پست،  +98)44(31942785: مسئول، تلفن نويسنده* 

  مقدمه
به عنوان يكي از محصولات ) .Capsicum L(جنس فلفل 

از خانواده ) 31(مهم كشاورزي در سراسر جهان 
Solanaceae  گونه اهلي  5گونه وحشي و  22و شامل  

)C. annuum L., C. frutescens L., C. chinese Jacq., C. 

baccatum L., C. pubescens R. & P(  است)ارقام ). 13
. باشندمي 2n=2x=24اين گياه ديپلوئيد با عدد كروموزومي 

 C. annuum از گونه F1ارقام تجاري امروزي، هيبريدهاي 

L.  سال گذشته ارقام هيبريد فلفل  30در طول . هستند
از طرفي، پايه ژنتيكي . اندمحبوبيت فراگير پيدا نموده

- ها در مقابل تنشنپذيري آمحدود در ارقام زراعي آسيب

- ژرم). 17(دهد هاي زيستي و غيرزيستي را افزايش مي

پلاسم بومي يكي از منابع مهم براي انتخاب والدين و 
هاي اصلاح ارقام هيبريد گسترش پايه ژنتيكي در پروژه

نژادهاي بومي علاوه بر سازگاري بهتر با . باشدفلفل مي
مورفولوژيكي شرايط محيطي، داراي تنوع زياد براي صفات 

اين تنوع ). 31(مانند اندازه، شكل و رنگ ميوه هستند 
هاي اصلاحي فرصت توسعه ارقام منحصر به فرد در برنامه

-نشانگرهاي مولكولي در تكميل ارزيابي. نمايدرا فراهم مي
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هاي مورفولوژيكي براي توصيف تنوع ژنتيكي موجود در 
تنوع ژنتيكي مركز تنوع و به منظور شناسايي منابع اضافي 
نشانگرهاي . براي بهبود محصول بسيار مفيد هستند

ها، عدم با توجه به تعداد زياد آن DNAمولكولي 
تأثيرپذيري از شرايط محيطي و قابليت تكرارپذيري براي 

). 19(ها، مفيد هستند تعيين شباهت ژنتيكي در بين ژنوتيپ
نوع اين نشانگرها به عنوان ابزار ايده آل براي مطالعه ت

هاي والديني براي ها، انتخاب لاينيابي ژنژنتيكي، نقشه
تلاقي، شناسايي تنوع و خلوص هيبريدها در صنعت توليد 

 DNAدر ميان انواع نشانگرهاي  ).23و16(باشند بذر مي
 اي پليمراززنجيره توسعه يافته مبتني بر واكنش

)Polymerase chain reaction (PCR)( ،ISSR )Inter 

simple sequence repeat(  به طور گسترده جهت مطالعه
 ISSRنشانگر. تنوع در گياهان مورد استفاده قرارگرفته است

و براي اجرا ) 39(الگو است  DNAنيازمند مقدار كمي از  
به داشتن اطلاعات از توالي ژنوم ارگانيسم مورد مطالعه  نياز
  . باشدنمي

كيفيت و ميزان بسياري از صفات مهم زراعي از قبيل 
هاي محيطي و برخي از دهي، تحمل به تنشمحصول

 )Polygenes( اشكال مقاومت در برابر بيماري ها چندژني
× بوده و بشدت تحت تأثير محيط و اثرات متقابل ژنتيك 

- يكي از اهداف عمده به). 30و11(گيرند قرار مي محيط

نژادگران گياهي مطالعه ژنتيكي صفات كمي است كه از 
 Quantitative trait( هاي صفات كمييابي مكانطريق نقشه

loci (QTL)( )QTLs (گيرد صورت مي)34 .(
ها در هاي با اهميت زراعي و استفاده از آن QTLشناسايي

- ها در ژنوم گونه QTLيابي از اينبهبود محصول به نقشه

هاي زراعي با استفاده از نشانگرهاي مولكولي نيازمند است 
تواند عمدتاً به دو صورت يابي ژنتيكي مينقشه). 30و 11(

- تجزيه پيوستگي كه با استفاده از جمعيت - 1: انجام گيرد

 دو والدي"يابيهاي نقشههاي آزمايشي يا جمعيت
)Biparental (BP)(" تجزيه ارتباطي كه  -2شود انجام مي

هاي طبيعي يا هاي متنوعي از جمعيتبا استفاده از لاين

در هر دو روش . شودپلاسم انجام ميي ژرمهامجموعه
ها و نشانگرهاي مولكولي شناسايي ارتباطات بين فنوتيپ

هاي مبتني بر عدم تعادل پيوستگي ناشي از پيوستگي مكان
در مقايسه دو روش وضوح تجزيه ). 12(ژني است 

). 24(هاي زياد بالا است ارتباطي به علت رخداد نوتركيبي
يت جمع ساختارررسي تنوع ژنتيكي و هدف از اين تحقيق ب

و همچنين تجزيه ارتباط براي صفات مورفولوژيك در 
. مي باشد ISSRفلفل با استفاده از نشانگرهاي مولكولي 

مي مورفولوژيك  صفات كنندهكنترل ژنومي نواحيشناسايي 
تواند به اصلاح گران در پيشبرد برنامه هاي گزينش در 

معرفي ارقام با پتانسيل طول برنامه هاي اصلاحي جهت 
  .عملكرد بالا كمك اساسي نمايد

  مواد و روشها
توده فلفل  30ژنوتيپ متعلق به  114تعداد : مواد گياهي

هاي حاوي مخلوطي از خاك مزرعه و در گلدان) 1جدول (
ماس كشت و در فضاي گلخانه تحقيقاتي دانشكده پيت

رشد در طول فصل . كشاورزي دانشگاه اروميه چيده شدند
دور آبياري با آب معمولي، يك دور آبياري با  2بعد از هر 

) NPK( 20-  20- 20آب حاوي نيم گرم در ليتر كود 
صفت مورفولوژيك در گياهان  14انجام شد و نهايتاً 

  ).2جدول (گيري شدند اندازه

برگي، نمونه برگي از هر ژنوتيپ انتخاب و  4در مرحله 
. تهيه گرديد ISSRازگر آغ 11ها با پروفيل مولكولي آن

ژنومي ) Deoxyribonucleic acid) (DNA(آ . ان. دي
برومايد آمونيوممتيلتريستيلها با روش ژنوتيپ

)Cetyltrimethylammonium bromide (CTAB)( 
 DNAجهت بررسي كميت و كيفيت . استخراج گرديد

ژنومي، به ترتيب از اسپكتروفتومتر و الكتروفورز ژل آگارز 
مورد استفاده  ISSRآغازگرهاي . يك درصد استفاده گرديد

، UBC809 ،UBC811 ،UBC812 ،UBC817شامل 
UBC823 ،UBC825 ،UBC826 ،UBC827 ،UBC834 ،
UBC842  وUBC856 هاي دمايي چرخه. باشندمي
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 C(94(چرخه شامل يك : عبارت بود از PCRهاي واكنش
 DNA ،36سازي اوليه دقيقه براي واسرشت 4به مدت 

- ثانيه براي واسرشت 30به مدت  C(94(چرخه شامل 

سازي، دماي اختصاصي براي هريك از آغازگرها جهت 
به  C(72(ثانيه و  30الگو به مدت  DNAها به اتصال آن

دقيقه براي بسط آغازگر و در نهايت يك چرخه  2مدت 
در . دقيقه براي بسط نهايي 10به مدت  C(72(شامل 

از ژل اگارز PCR  محصولات جداسازينهايت براي 
  .شد استفاده TBE 0.5xدرصد در بافر 8/1

  
  هاي فلفل مورد مطالعهاطلاعات توده -1جدول 

 سالانه آب و هوا ميانگين
بالاتر از سطح 

  ) m(دريا 
 طول جغرافيايي

عرض 
  جغرافيايي

 بارش  كد  اسامي

)mm(  
  ) C(دما   )روز(سرما 

6/188  59  1/17  21/981  36-12  57-40  Sabzevar 1  
212  65  7/15  90/981  36-15  59-37  Khorasan 2  
341  120  6/10  64/1344  37-32  45-5  Urmia 3  
310  104  6/11  76/1365  38-5  46-16  Tabriz 4  
260  60  5/11  09/1892  34-41  50-0  Tafresh (Markazi) 5  
280  60-120  8/13  81/1373  33-54  50-27  Mahallat (Markazi) 6  
459  70  6/14  02/1562  33-53  48-46  Borujerd 7  
337  29  18  14/1508  29-35  52-35  Shiraz 8  
500  30  2/16  67/1572  31-30  50-48  Lordegan 1 (Chaharmahal) 9  
600  45  15/10  36/1165  30-43  50-50  Boyer Ahamd 10  
500  30  2/16  67/1572  31-30  50-48  Lordegan 2 (Chaharmahal) 11  
560  83  5/11  19/1829  31-59  50-39  Chaharmahal 12  
196  0  55/12  35  27-8  57-4  Minab (Hormozgan) 13  
500  109  8/12  2538  35-57  47-8  Kurdistan 1 14  
500  109  8/12  2538  35- 57  47-8  Kurdistan 2 15  
500  109  8/12  2538  35-57  47-8  Kurdistan 3 16  
350  120  9/8  1278  37-33  45-15  Keshtiban (Urmia) 17  
274  105  8/26  1070  37-28  47-18  Bojnord 18  
310  104  9/11  1344  38-5  46-13  Gharamalik (Tabriz) 19  

9/250  100  20/7  1308  37-9  46-5  Ghale Jigh (Bonab) 20  
714  98  2/12  52/1526  35-59  45-52  Bane 21  
250  65  6/15  01/1146  35-6  59-6  Joghatay (Mashhad) 22  
441  5  5/22  95/728  35-21  50-47  Ghachsaran 23  
350  120  9/8  98/1288  37-38  45-7  Bash Ghala-Urmia 24  

4/322  81  5/12  29/1472  38-6  46-15  Maragheh 25  
205  120  9/8  03/1376  34-32  45-2  Gharah Bagh (Urmia) 26  

2/294  88  13/18  65/1870  37-42  48-27  Tuyserkan (Hamadan) 27  
350  120  9/8  58/1298  37-42  45-6  Nakhchivan (Urmia) 28  
256  150  9/12  1304  37-42  45-4  Gejalar (Urmia) 29  
439  100  2/23  09/528  37-10  38-47  Urfa (Turkey) 30  

  .اداره كل فناوري اطلاعات و ارتباطات، سازمان هواشناسي كشور: منبع اطلاعات
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  هاي فلفلصفات مورفولوژيكي مطالعه شده در جمعيت -2جدول 

 كد صفت كد صفت كد  صفت

 cm( RF( قطر ميوه RS )mm( دور بوته NB تعداد شاخه

 cm(  FC( دور ميوه NF  تعداد ميوه LL )cm( طول برگ

  gr(  PW( وزن گوشت SFW )gr(وزن تك ميوه LW )cm( عرض برگ
  gr(  TSW( وزن بذر كل  TFW )gr(وزن كل PL )cm( طول دمبرگ
    cm( FL(طول ميوه PH )cm( ارتفاع بوته

  

به  ISSRامتيازدهي نشانگرهاي : هاتجزيه و تحليل داده
صورت بارز با كد يك و صفر به ترتيب براي وجود و عدم 

اي تجزيه خوشه. وجود قطعه موردنظر انجام گرفت
هاي مولكولي با هاي مورد مطالعه بر اساس دادهژنوتيپ
،   NTSYSpc version 2.0افزاردر نرم Completeروش 
 Analysis of molecular( واريانس مولكولي تجزيه

variance (AMOVA)( در ژنتيكي تنوع ميزان و برآورد 
و ) GenAlex6.41 )28افزار نرمدر  هاجمعيت بين و درون

افزار هاي چندشكل در نرممحاسبه تعداد و درصد مكان
PopGene32 ميزان اطلاعات چندشكلي. انجام گرفت 

)Polymorphic information content (PIC)(  براي هر
آغازگر در ژرم پلاسم مورد مطالعه با استفاده از رابطه 





n

i
iPPIC

1

21

 
 iفراواني  Pدر اين فرمول . محاسبه شد

. تعداد آلل در مكان هاي ژني مي باشد nامين آلل و 
بندي دقيق افراد به ساختار ژنتيكي جمعيت و دسته

ط هاي مختلهاي مناسب و تشخيص ژنوتيپزيرجمعيت
) Structure 2.3.4 )29افزار در نرم مبتني بر مدل بيزين

در نظر ) K(فرضي  زيرجمعيت 10تا  1بين . انجام گرفت
تكرار براي هريك از  5گرفته شد و براي افزايش دقت، 

منحني حداكثر . هاي فرضي لحاظ گرديدزيرجمعيت
و  Admixtureنمايي با بكارگيري مدل تركيبي درست

) Burn-in(ها با تعداد دوره گرم كردن ني آللاستقلال فراوا
 MCMC )Markov Chain Monte و تعداد تكرار 100000

Carlo (100000 ماتريس . برآورد شدQst ) برآورد ضرايب
) هااحتمال عضويت هر ژنوتيپ به هريك از زير جمعيت

تجزيه ارتباط بين . محاسبه شدبهينه  Kپس از تعيين مقدار 
 ماتريسهاي فنوتيپي با لحاظ كردن داده و ISSR هايداده
Qst )جمعيت ساختار ماتريس ( وK ) خويشاوندي ماتريس
 Mixed( به عنوان كوواريت در مدل خطي مخلوط )افراد

linear model=MLM( افزاربا استفاده از نرم TASSEL3.0 

 Linkage(عدم تعادل لينكاژي . انجام شد) 9(

Disequilibrium (رهاي بين جفت نشانگISSR افزار با نرم
TASSEL3.0 برآورد شد.  

  نتايج
، UBC856مورد بررسي، آغازگر  ISSRاز ميان آغازگرهاي 

 ،UBC842و آغازگر ) عدد 11(بيشترين تعداد نشانگر 
). 3جدول (را تكثير كردند ) عدد 3(كمترين تعداد نشانگر 

براي آغازگر ) PIC(كمترين محتواي اطلاعات چند شكل 
UBC825  براي آغازگر درصد و بيشترين ميزان  8/33با
UBC811  تجزيه  ).3جدول (د مشاهده شد درص 45با

شان داد ن ISSRواريانس مولكولي با استفاده از نشانگرهاي 
 گروهيدرصد تنوع محاسبه شده به تنوع بين  26كه 

)Among pops ( گروهيدرصد به تنوع درون  74و 
)Within pops (شود مربوط مي )در تجزيه . )4دول ج

هاي فلفل مورد توده ISSRهاي اي بر اساس دادهخوشه
  ). 1شكل (گروه اصلي قرار گرفتند  3مطالعه در 
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  .NTSYS افزارنرم در Completeروش  به ISSR يمولكول هايداده براساس فلفل هاي توده ايخوشه تجزيه -1 شكل

  

  .توده هاي فلفلدر مطالعه تنوع ژنتيكي استفاده شده  ISSRآغازگرهاي  و درصد پلي مورفيسم محتواي اطلاعات چندشكل -3جدول 

  باندهاي پلي مورفيك  باندهاي مونومرفيك PIC توالي پرايمر  اسامي پرايمر
UBC809 (AG)8G 416/0 2 7 

UBC811 (GA)8C 450/0 4 4 

UBC812 (GA)8A 382/0 3 5 

UBC817 (CA)8A 434/0 2 6 

UBC823 (TC)8C 399/0 2 7  
UBC825 (AC)8T 338/0 3 6 

UBC826 (AC)8C 382/0 2 7 

UBC827 (AC)8G 363/0 2 7 

UBC834  (AG)8CTT 341/0 4 6 

UBC842 (GA)8CTT 446/0 1 2 

UBC856  (AC)8CTA 387/0 10 1 

 58 35    كل

  27/5  18/3 394/0  ميانگين
  10/2  44/2  04/0   انحراف معيار

  

 هاي فلفلجمعيتدر  ISSRبا استفاده از نشانگرهاي ) AMOVA(تجزيه واريانس مولكولي  -4جدول 

 درصد واريانس برآورد شده ميانگين مربعات مجموع مربعات درجه آزادي  منابع

 %26 509/3 193/23 605/672 29 بين جمعيت ها

 %74 891/9 891/9 833/830 84 درون جمعيت ها

 %100 400/13  439/1503 113 كل

  

Coefficient
0.25 0.43 0.60 0.78 0.96

          

 1  51  60  50  58  59  16  52  53  54  55  56  57  46  48  47  49  2  40  13  6  96  41  43  44  45  5  7  42  8  10  9  89  97  62  110  3  17  73  75  100  12  14  66  71  76  77  81  82  90  78  79  74  87  84  86  88  91  80  83  114  112  61  72  67  68  69  70  63  65  64  92  95  99  102  113  93  103  107  108  109  111  98  101  105  104  106  4  85  11  24  28  26  94  20  23  25  30  39  15  19  22  31  18  29  21  27  32  34  35  37  38  33  36 
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بندي دقيق افراد به تجزيه مؤثر ساختار جمعيت و گروه
 11ها با استفاده از نشانگرهاي تكثير شده با زيرجمعيت

 به اتوجهب .انجام شد  Structureافزار در نرم ISSRآغازگر 

بدست آمد، به احتمال  K=5در ΔK ر مقدار حداكث كه اين
زير جمعيت  5هاي فلفل مورد بررسي داراي قوي ژنوتيپ

 آستانه با براساس بارپلات حاصل و). 2شكل (باشند مي

ژنوتيپ مورد بررسي،  114از درصد،  70 گيريتصميم
بدون اختلاط و  )فرد 78(درصد افراد مورد مطالعه  42/68
-ميمختلط  ساختارداراي ) فرد 36(درصد افراد  57/31

، ISSR [(58×57)/2=1635]جفت نشانگر  1653از . دنباش
درصد در  1دار در سطح احتمال درصد به طور معني 04/7

  ). 3شكل (بودند ) LD(عدم تعادل پيوستگي 

 
. Structure افزاردر نرم) شكل سمت راست( Bayesianبر مدل  يمبتن ISSR ينشانگرها هايفلفل بر اساس داده  هايژنوتيپ بنديگروه -2 شكل

  ).K=5( Structure افزاردر نرم ISSR ينشانگرها هايداده اساس بر) چپ سمتشكل ( جمعيت زير مناسب تعداد تعيين براي سويه دو نمودار

  
 يزانم دهندهنشان قطر بالاي قسمت. مطالعه مورد فلفل هايدر توده ISSR يجفت نشانگرها ينب) LD plot( پيوستگي تعادل عدم پلات -3 شكل

 .است ISSR يهر جفت نشانگرها ينب داريمعني سطوح دهندهنشان قطر، پايين قسمت و 'Dبا استفاده از آماره  يوستگيعدم تعادل پ
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 آغازگر 8نشانگرهاي تكثير شده با در تجزيه ارتباطي، 
ISSR  صفت مورد بررسي پيوستگي نشان  13مختلف با

مكان  2مكان ژني با تعداد شاخه،  2دادند كه از اين تعداد 
مكان  2مكان ژني با طول دمبرگ،  2ژني با عرض برگ، 
مكان ژني  4مكان ژني با دور بوته،  3ژني با ارتفاع بوته، 

مكان ژني  7مكان ژني با وزن تك ميوه،  1با تعداد ميوه، 

مكان ژني با  4مكان ژني با طول ميوه،  4زن كل ميوه، با و
مكان ژني با وزن  2مكان ژني با دور ميوه،  3قطر ميوه، 
باشند مكان ژني با وزن بذر كل پيوسته مي 4گوشت و 

تا  3/3بين ) R2(ضرايب تبيين فنوتيپي دامنه ). 5جدول (
  .متغيير بود 2/15

  
  .TASSELفزار ادر نرمMLM پيوسته با صفات مورد مطالعه در فلفل براساس مدل  ISSRشناسايي نشانگرهاي   -5 جدول

 F-marker P-value R2 نشانگر صفت F-marker P-value R2 نشانگر صفت

NB UBC826 26109/9 0029/0 0650/0  UBC834 9260/4 0287/0 04649/0 

 UBC842 6977/4 0326/0 03364/0  UBC812 5288/4 0360/0 0440/0 

LW UBC825 7479/4 0315/0 0419/0  UBC825 4654/4 0371/0 04131/0 

 UBC826 5293/4 0357/0 0408/0 FL UBC825 0986/4 0456/0 03890/0 

PL UBC826 1134/4 0452/0 0383/0  UBC834 3605/6 0132/0 0611/0 

 UBC834 8782/4 0293/0 0439/0  UBC834 4873/4 0366/0 0431/0 

PH UBC817 7302/6 0108/0 0566/0  UBC812 7038/4 0326/0 0480/0 

 UBC825 5401/6 0119/0 0547/0 RF UBC812 352/15 0001/0 1524/0 

RS UBC826 0220/5 0272/0 0430/0  UBC834 4503/4 037/0 0411/0 

 UBC825 0935/4 0455/0 0373/0  UBC817 24981/4 0419/0 0399/0 

 UBC812 07162/7 0091/0 0617/0  UBC834 5772/5 0201/0 05154/0 

NF UBC826 8860/4 0295/0 0491/0 FC UBC825 2467/5 0241/0 0499/0 

 UBC834 8226/6 0104/0 0659/0  UBC834 5455/5 0205/0 0550/0 

 UBC842 9869/3 0488/0 0408/0  UBC812 5377/8 0043/0 0886/0 

 UBC812 2282/8 0051/0 0841/0 PW UBC834 2007/5 0247/0 0516/0 

SFW UBC834 2188/5 024/0 049/0  UBC817 5096/5 020/0 0542/0 

TFW UBC826 8443/4 0302/0 0469/0 TSW UBC826 2089/4 0430/0 0441/0 

 UBC817 7675/4 0314/0 0443/0  UBC834 1089/4 0453/0 0401/0 

 UBC825 1174/6 015/0 0565/0  UBC826 5090/4 0363/0 0473/0 

 UBC827 58714/5 0202/0 0603/0  UBC812 1109/7 0090/0 0725/0 

MLM: mixed liner model; R2: coefficient of determination; P-value: probability value.  
 

  يريگ يجهو نت بحث
و  PICدر مطالعات مختلفي از شاخص : تنوع ژنتيكي فلفل

تجزيه واريانس مولكولي براي ارزيابي تنوع ژنتيكي استفاده 
-مبتني بر تعداد نشانگر PICمحاسبه  ).5و 1،4( شده است

مقادير ، هاي شناسايي شده در جمعيت مورد مطالعه بوده
نشانگرها هاي اشاره بر چندشكلي بالا در جايگاه PICبالاي 

در ). 2(ها در تمايز افراد جمعيت دارد و كارايي بالاي آن

آغازگرهاي مورد استفاده برابر  PICاين مطالعه متوسط 
نشانگر از  PIC 5مقدار . بود 04/0با انحراف معيار  39/0
بنابراين در . نشانگر مورد استفاده بيشتر از متوسط بود 11

بالاتري ت تمايز قدرحدود نصف آغازگرهاي مورد مطالعه 
ي در مطالعه. مهم استدر تفكيك و تمايز افراد داشته كه 

هاي فلفل قرمز بلغارستان با تنوع ژنتيكي جمعيت
نشانگرها  ، محتواي اطلاعات چندشكلSSRنشانگرهاي 

). 31(گزارش شد  349/0با ميانگين  639/0تا  061/0بين 
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-تودهدر ) AMOVA(تجزيه واريانس مولكولي براساس 

- ميزان تنوع در درون توده، ISSRهاي فلفل با نشانگرهاي 

هاي تودهتنوع كم بين  .ها بودها بسيار بيشتر از بين توده
ها و همچنين فلفل حاكي از جريان ژني كم در بين جمعيت

در  .باشدهر جمعيت مي روش گزينشي متفاوت در وجود 
، ).Capsicum annuum L(بر روي فلفل ) 25(ي مطالعه

ها و بين تودهدرصد  74/84ها زان تنوع در درون تودهمي
  . گزارش گرديد درصد 26/15

در گروه بندي براساس : ارزيابي ساختار ژنتيكي فلفل
و مبتني بر مدل بيزين،  Completeروش سلسله مراتبي 

گروه ژنتيكي قرار  5و  3افراد مورد مطالعه به ترتيب در 
ر در جمعيت فلفل گرفتند كه حاكي از وجود زير ساختا

مورد مطالعه مي باشد كه بايستي در تجزيه ارتباطي در نظر 
بر روي فلفل با نشانگرهاي ) 10(ي در مطالعه. گرفته شود

AFLPدر مطالعه. ها در دو خوشه اصلي قرارگرفتند، توده-

بر روي توده هاي فلفل چين، افراد جمعيت ) 37(ي ديگر 
به سه گروه ژنتيكي  Structureافزار مورد مطالعه در نرم

با  بر روي ارقام فلفل) 25(ي در مطالعه. تفكيك شدند
افزار با نرم) K=5(زير جمعيت  SSR ،5نشانگرهاي 

Structure شناسايي شد. 

پايه و اساس تجزيه ارتباطي عدم تعادل : تجزيه ارتباطي
مي باشد كه  )Linkage disequilibrium (LD)(پيوستگي 

هاي ها در مكانهمبستگي غيرتصادفي آلل دهندهنشان
گروه (ژنتيكي مختلف بر روي يك تك كروموزوم 

). 21و  7(باشد يا كروموزوم هاي مختلف مي) پيوستگي
در گياهان از صدها جفت باز تا صدها جفت  LDگستره 

كيلوباز بسته به گونه و نوع جمعيت مورد بررسي ديده 
مهمي در ايجاد  چندين عامل نقش). 26و 22(شده است 

كه از ) 32و 27(در ژنوم دارند  LD هاي هاپلوتايپبلوك
توان به نوتركيبي، انتخاب، جهش و مهاجرت ها ميآن

از ميان عوامل، جهش و نوتركيبي عوامل ). 14(اشاره كرد 
به واسطه   LDيابينقشه. هستند LD كليدي تأثيرگذار بر

كه  )Ancestral recombination( نوتركيبي اجدادي وقوع
هاي موجود در جمعيت افتد تمام آللدر جمعيت اتفاق مي

-نشانگر در نظر مي - دار صفترا در شناسايي ارتباط معني

با  بر روي ارقام فلفل) 25(ي در مطالعه). 15(گيرد 
پيوستگي عدم تعادل  ، طيف وسيعي ازSSRنشانگرهاي 

ه از طول ژنوم شناسايي گرديد كه استفاد درها بين مكان
- تجزيه ارتباطي براي شناسايي نشانگرهاي مرتبط را امكان

  . نمايدپذير مي

در اصلاح نبات مبتني بر گزينش به كمك نشانگر، تنها 
ها كه ناشي از پيوستگي فيزيكي همبستگي غيرتصادفي آلل

مكان هاي ژني است ارزش كاربردي داشته و عوامل ديگر 
شاوندي نسبي از قبيل وجود ساختار در جمعيت و خوي

افراد هرچند ممكن است باعث ايجاد همبستگي 
شوند ولي از ديد اصلاحي ارزشي  LDها يا غيرتصادفي آلل

ندارد و حتي وجود چنين عواملي منجر به سطح بالايي از 
و در ) 36(شوند نتايج مثبت دروغين در تجزيه ارتباطي مي

 .ابدينتيجه قابليت اعتماد به نتايج بدست آمده كاهش مي
اي منظور از نتايج مثبت دروغين، نشانگرهاي غيرپيوسته

است كه به اشتباه به عنوان نشانگر پيوسته با ژن هاي كنترل 
به عبارت ديگر پيوستگي كاذب  ؛صفات شناسايي مي شوند

لذا لازم است اثر . نشانگر با ژن كنترل كننده صفت است
گرفتن مدل مخلوط با در نظر . چنين عواملي كنترل شوند

و ماتريس خويشاوندي ) Q(ماتريس ساختار جمعيت 
به عنوان كوواريت در پروسه تجزيه ارتباطي ) K(نسبي 

يا  QTLيك سيستم قوي و قابل اعتماد جهت شناسايي 
نشانگرهاي پيوسته با ژن هاي كنترل كننده صفات فراهم 

  ). 38و 35(نمايد مي

اي در بررسي حاضر، نشانگرهاي مولكولي مختلفي بر
تعدادي از نشانگرهاي شناسايي . صفات مورد شناسايي شد

نتيجه اثرات  شده براي برخي صفات مشترك بود كه عمدتاً
كننده صفات پليوتروپي و يا پيوستگي نواحي ژنومي كنترل

 UBC834نشانگرهاي تكثير شده با آغازگر ). 18(است 
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بيشترين تعداد پيوستگي را با صفات مورد بررسي نشان 
هاي نشانگرهاي مشترك در صورت تأييد با آزمايش .داد

 (SCAR)(توانند به نشانگرهاي اختصاصي تكميلي، مي

Sequence-characterized amplified region(  تبديل و
) MAS(ها و انتخاب به كمك نشانگر براي غربال جمعيت

بر روي ارقام ) 25(ي در مطالعه. مورد استفاده قرار گيرند
نشانگر از  8 در تجزيه ارتباطي، SSRنگرهاي با نشا فلفل

داري با وزن ميوه هفت كروموزوم مختلف به طور معني
درصد از تغييرات صفت را  15ارتباط داشتند و در كل 

 ISSR، از نشانگرهاي )3(ي در مطالعه. نمودندتوجيه مي
 براي تجزيه ارتباط در يونجه استفاده شد و نشانگر 

ISSR14-4  در ساير . ختلف پيوسته بودصفت م 8با
و توتون ) 33(، جو )20(، گندم )8(محصولات مانند ذرت 

استفاده  QTLبراي تجزيه  ISSRنيز از نشانگرهاي ) 6(
  .شده است

در پژوهش حاضر كمترين محتواي اطلاعات چند شكلي 
)PIC ( براي آغازگرUBC825  درصد و بيشترين  8/33با

در . د مشاهده شددرص 45با  UBC811براي آغازگر ميزان 
هاي فلفل با نشانگرهاي ارزيابي ساختار جمعيت ژنوتيپ

ISSR افزار در نرمStructure زير جمعيت  5، افراد در
و  مولكولي هايدادهدر تجزيه ارتباط بين . قرارگرفتند

 هايماتريس با لحاظ كردنصفات فنوتيپي مورد مطالعه 

Qst )جمعيت ساختار ماتريس ( وK )خويشاوندي ريس مات
، نشانگرهاي تكثير به عنوان كوواريت MLMدر مدل ) افراد

صفت مورد بررسي پيوستگي  13با  ISSRآغازگر  8شده با 
در  ISSRاين مطالعه پتانسيل نشانگر مولكولي . نشان دادند

- هاي فلفل را نشان ميتجزيه ارتباطي صفات كمي در توده

ابل توجهي با بيش چندين نشانگر مولكولي به طور ق. دهد
از يك صفت فنوتيپي ارتباط داشتند، كه بيانگر حضور 

- هاي كنترلاحتمالي اثرات پليوتروپيك يا پيوستگي مكان

نتايج حاصل از اين مطالعه در . باشدكننده صفات مي
صورت تأييد و تبديل نشانگرهاي شناسايي شده به 

 توانند در گزينش به كمكمي SCARنشانگرهاي هم بارز 
. مفيد باشند C. annuum نشانگر براي صفات پيچيده در

توانند براي اشباع همچنين نشانگرهاي با پيوستگي قوي مي
  .هاي پيوستگي استفاده شوندنمودن نقشه

  سپاسگزاري

دانشكده كشاورزي و منابع طبيعي و همچنين  از
- پژوهشكده زيست فناوري دانشگاه اروميه به خاطر فراهم

و همچنين از  پژوهشانجام  برايلازم امكانات  نمودن
معاونت پژوهش و فناوري دانشگاه به خاطر تامين منابع 

 . مالي پژوهش تشكر و قدرداني مي شود

 منابع

 ،.م زاده، صادقيو  ،.غ جوادي، ،.ا زاده، باقي ،.م رضايي، حاجي -1
بر  كرمان استان پسته ارقام از تعدادي ژنتيكي تنوع ارزيابي. 1388

، ايران شناسي زيست مجله، RAPDاساس نشانگر مولكولي 
  .469-462، صفحات 22

استفاده از نشانگر مولكولي . 1394. ، مخرازيو ، .م، احمدي شازده -2
ISSR هاي توتون در بررسي تنوع ژنتيكي برخي از ژنوتيپ ،

  .46-33، صفحات 2، پژوهش هاي ژنتيك گياهي
و ، .س رحمانپور،، .يپيري، ، .حعزيزي،  ،.ب عبدالهي مندولكاني، -3

جه تجزيه ارتباط صفات مورفولوژيك در يون. 1395 ،.حسني، ل
پژوهشنامه اصلاح  ي،لكولوزراعي با استفاده از نشانگرهاي م

  . 60-52، صفحات 19، گياهان زراعي

 محمدو ، .، كلاگري، م.ا. جعفري، ع ،.شانجاني، پ صالحي -4

 جغرافيايي رابطه و ژنتيكي تنوع بررسي. 1393 ،.اسماعيلي، م

توسط   Agropyron desertorumوحشي جمعيت 18 ميان
 شناسي زيست مجله(مجله پژوهشهاي گياهي ، كلپروتئين هاي 

 .455-443، صفحات 27، )ايران

هاي  بررسي تنوع ژنتيكي اكوتيپ. 1398. ، شيرواني، ه.م.نوريان، ع -5
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Abstract 

Study of genetic diversity using genetic markers is necessary to effective conservation 
of germplasm and to understand its genetic structure. Genetic variability in a species 
facilitate its adaptation to various environmental conditions. In the present study, 
genetic variability among 114 genotypes from 30 Pepper accessions were studied suing 
11 ISSR primers and 14 morphological traits.  Of 1653 locus pairs of ISSR markers, 
7.04% showed significant level (P≤0.01) of linkage disequilibrium (LD). By analyzing 
genetic structure of population based on molecular data and using Bayesian model, 5 
subpopulations (K=5) were identified. Association analysis was conducted using mixed 
linear model by considering kinship and genetic structure matrices as covariates in the 
model. Some molecular markers multiplied by 8 ISSR primers were identified to be 
significantly associate with 13 studied traits (P ≤ 0.05). Some markers were common 
among some studied traits that can be due to pleiotropy or linkage between loci 
controlling traits. Among studied ISSR primers, molecular markers produced by 
UBC834 primer showed the most association with the studied traits. Identified markers 
after validation can be useful in the development of pepper cultivars.  

Key words: Genetic diversity, Linkage Disequilibrium, Molecular markers, Pepper, 
QTL identification. 


